Predicting protein-RNA residue-base contacts using two-dimensional conditional random field by 林田, 守広
Title条件付き確率場を用いたタンパク質RNA間残基塩基相互作用予測
Author(s)林田, 守広







平成 24 年度    京都大学化学研究所 スーパーコンピュータシステム 利用報告書 
 
条件付き確率場を用いたタンパク質 RNA 間残基塩基相互作用予測 
Predicting protein-RNA residue-base contacts using two-dimensional conditional random field 





















との間の確率変数をrijとし、rij = 1のとき相互作用する、rij = 0のとき相互作用しないことを表
し、また(i, j)と隣接する頂点の集合をNij = {(i − 1, j), (i + 1, j), (i, j − 1), (i, j + 1)}とする。このとき





予測手法を検証するため、タンパク質 RNA 複合体の立体構造を PDB コード 1yl4, 2hgu, 3kcr
の中から７つのタンパク質 RNA ペアを選択し、最近接原子間距離が 3Å以内の残基塩基ペアを
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